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na področju molekularne biologije in genetike se je to spremenilo. Genomska 
selekcija je relativno nova metoda, ki temelji na uporabi genomskih informacij. Ta 
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fenotypes of animals and their relatives genetics it has become easier to select for 
desirable traits. Genomic selection is a relatively new method, based on single 
nucleotide polymorphism. Single nucleotide polymorphism (SNP) is a variation of a 
single nucleotide at specific position in genome and has been discovered with help 
of genome sequencing. With development of new methods genome sequencing 
became more affordable and larger data sets were being analysed. Countries where 
livestock production is an important part of the economy, have successfully 
implemnted genomic selection into their breeding programs. This in turn influenced 
horse breeding organizations to start using genomic selection as well. The biggest 
advantage of using modern technology is in shortening of generation interval and 
consequently more intensive selection, even for traits with low heritability. Due to 
small horse population creating a large reference population can be difficult. 
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Preglednica 1 : Primeri lastnosti, ki vplivajo na tekmovalne dosežke dirkalnih ali jahalnih 
konj in njihovih domnevnih lokacij na genih (prirejeno po Stock in sod., 
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OKRAJŠAVE IN SIMBOLI 
 
DMRT3               mutacija, ki je povezana s hitrostjo kasa in izvajanjem lateralnih hodov 
 
DNK                   deoksiribonukleinska kislina 
 
EAAP                  evropsko združenje za živinorejo (ang. European asociation for animal   
production) 
 
h2                                     dednostni delež   
 
ICAR                   mednarodni komite za kontrolo proizvodnje (ang. International 
Committee for Animal Recording) 
 
Interbull               stalni podkomite ICAR, ki skrbi za mednarodno primerjavo plemenskih 
vrednosti pri govedu 
 
Interstallion         organizacija, ki se ukvarja z mednarodno primerjavo plemenskih 
vrednosti konj 
 
KWPN                 nizozemski toplokrvni konj 
 
MAS                    selekcija s pomočjo markerjev (ang. Marker Assisted Selection) 
 
PV                       plemenska vrednost 
 
r                           korelacijski koeficient          
 
SNP                     variacija DNK sekvence, ki se pojavi, ko se en sam nukleotid v genomu 
razlikuje med osebki iste biološke vrste (polimorfizem enega nukleotida) 
 
SNP čip               orodje za detekcijo večjega števila SNP hkrati 
 
QTL                     kvantitativni lokus 
 
WBFSH               svetovna rejska federacija za toplokrvne konje (ang. world breeding 
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Konj (Equus ferus caballus) je igral pomembno vlogo pri razvoju in evoluciji današnje 
družbe. Pred izumrtjem je konja po vsej verjetnosti obvarovalo udomačevanje, ki so ga 
izvajali ljudje. To naj bi se zgodilo pred več kot 5000 leti na območju Kaspijskega in Črnega 
morja (Harris, 2011). 
 
Uporaba konj v različne namene je spodbudila nastanek pasem. Vse pasme govorijo o naši 
skupni zgodovini in prikazujejo pomembno vlogo, ki jo je skozi tisočletja odigral konj.  
(Harris, 2011). Tisočletja so rejci načrtno odbirali živali z določenimi lastnostmi, kar je 
vodilo v razvoj konj z različnimi funkcionalnimi in morfološkimi značilnostmi. Pri izvajanju 
selekcije izberemo za starše naslednje generacije le najboljše živali, z namenom prenosa 
najboljših genetskih zasnov na potomce. Pravilno selekcijsko delo zahteva veliko 
strokovnega znanja, ki vpliva na uspešnost selekcijskega napredka (Zupanc, 2000). Danes 
je poznanih preko 500 različnih pasem konj, ki so pomembne iz različnih ekonomskih 
vidikov. Svet se je spremenil in če so bili konji včasih v veliko pomoč pri vojskovanju in 
delu na polju, nam danes pretežno služijo za sprostitev bodisi za športne namene ali 
rekreacijo (Harris, 2011). 
 
V zadnjih desetih letih so na področju reje vpeljali novo metodo selekcije, ki temelji na 
uporabi genomskih informacij in jo poenostavljeno imenujemo genomska selekcija 
(Potočnik in sod., 2016). Selekcija je vse do takrat temeljila na tako imenovanem progenem 
testu, kjer so osnova ocenam plemenskih vrednosti, meritve oz. ocena fenotipa živali ter 
vodenje rodovnika. Uporaba genomskih informacij nam s pomočjo SNP čipa omogoči 
napoved genomske plemenske vrednosti že zelo mladim živalim, pri genotipizaciji zarodkov 
pa celo še nerojenim živalim. Na področju reje in selekcije domačih živali nova tehnologija 
omogoča povečanje genetskega napredka, zlasti na osnovi skrajševanja generacijskega 
intervala ter preprečevanje različnih anomalij in zdravstvenih težav, ki so zlasti posledica 
parjenja v sorodstvu (Schaeffer, 2006).  
 
Za uspešno genomsko selekcijo je potrebno genotipizirati zadostno število osebkov, ki so 
progeno testirane oz. imajo že zanesljive plemenske vrednosti. Te živali predstavljajo 
referenčno populacijo, ki je osnova za genomsko selekcijo kvantitativnih lastnosti 
(Schaeffer, 2006). V majhnih populacijah konj, kot jih imamo v Sloveniji, je to praktično 
nemogoče. Za to je potrebno vzpostaviti sodelovanje z rejskimi organizacijami, ki imajo 
podobne rejske cilje. Primer sodelovanja posameznih rejskih organizacij je projekt 
Interstallion, ki skrbi za mednarodno primerjavo plemenskih vrednosti modernih športnih 




Košnjek K. Uporaba genomskih informacij pri selekciji konj. 
   Dipl. delo (UN). Ljubljana, Univ. v Ljubljani, Biotehniška fakulteta, Oddelek za zootehniko, 2018 
2 
2 KLASIČNA SELEKCIJA 
 
S tradicionalnimi metodami vzreje so rejci že stoletja spreminjali genome vrst, pri čemer so 
izkoriščali variacije, ki se naravno pojavljajo znotraj določene vrste. Taka metoda je potekala 
brez uporabe znanj in informacij o molekularni genetiki ter genih, ki vplivajo na posamezne 
lastnosti. Za izboljšanje zaželenih lastnosti so izbirali osebke, pri katerih so bile te lastnosti 
bolj izražene. Problem take selekcije pa se pojavi pri lastnostih, ki so težko merljive, slabo 
dedljive ali pa jih ne moremo hitro, natančno ali cenovno ugodno izmeriti pri večjem številu 
osebkov. Pogosto so te težko merljive lastnosti izredno pomembne (plodnost, odpornost na 
bolezni, dolgoživost) (Eggen, 2012). 
 
Živali se že od nekdaj selekcionira glede na gospodarsko pomembne lastnosti, ki so dedne 
in njihovo izraženost oz. fenotip lahko merimo (Ferčej in sod., 1989). V praksi se izvaja 
selekcija na kvantitativne in kvalitativne lastnosti. Poleg genov na izražanje lastnosti vpliva 
tudi okolje. Pod pojmom okolje povzamemo vplive, kot so vodenje reje, oskrba živali, 
podnebne razmere, krmljenje, uhlevitev in izpostavljenost boleznim. V zelo ugodnem okolju 
se lastnost lahko izrazi do meje genetske zmogljivosti, v slabšem okolju pa dejavniki 
zavirajo maksimalno izražanje genov (Pogačar, 1984).  
 
Pri selekciji je potrebno upoštevati dednostni delež za posamezne lastnosti in genetske 
korelacije med preučevanimi gospodarsko pomembnimi lastnostmi. Dednostni delež ali 
hertabiliteta (h2), je vrednost, ki nam pove, kolikšen delež variabilnosti med osebki je v 
dednih zasnovah. Dednostni delež ima vrednost na intervalu od 0 do 1. Za lastnosti, ki imajo 
manjši dednostni delež, je selekcija manj učinkovita, pri lastnostih z višjim dednostnim 
deležem pa je selekcijski napredek lahko hitrejši in potomstvo si je potem vedno bolj 
podobno med seboj. Ker živali vedno odbiramo na več lastnosti hkrati so pomembne tudi 
genetske korelacije med lastnostmi. Povezanost merimo s korelacijskim koeficientom (r), ki 
je definiran na intervalu od -1 do +1. Če takšnih povezav med lastnostmi ne upoštevamo, 
lahko s selekcijo na določene lastnosti, druge lastnosti nekontrolirano spreminjamo. Vedno 
odbiramo živali, ki imajo dobre dedne zasnove za gospodarsko pomembne lastnosti. Z 
odbiranjem na želeno lastnost hkrati izboljšujemo tudi drugo gospodarsko pomembno 
lastnost, če je korelacija med lastnostma pozitivna (Falconer in Mackay, 1996; Ferčej in sod., 
1989; Pogačar, 1984). 
 
2.1. PLEMENSKA VREDNOST 
 
Plemenska vrednost (PV) predstavlja oceno oz. napoved dela genetske vrednosti osebka, za 
posamezno lastnost, ki se prenaša na potomce (Potočnik, 2002). Genetska vrednost osebka 
je določena iz dveh vrst komponent. Prva komponenta se sešteva, pravimo ji aditivna 
genetska vrednost. Drugi del sestavljajo neaditivne komponente. To je posledica morebitnih 
interakcij preko vpliva dominance (interakcije med aleloma na istem lokusu) ali epistaze 
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(interakcije med aleli na različnih lokusih) (Falconer in Mackay, 1996). V praksi se aditivna 
genetska vrednost poimenuje z izrazom plemenska vrednost. Napoved PV mora biti čim bolj 
zanesljiva, predvsem za osebke, ki bodo starši naslednjim generacijam (Potočnik, 2002). To 
je mogoče le z pridobitvijo veliko informacij, ki jih lahko pridobimo z merjenjem oz. 
ocenjevanjem živali ali njihovih potomcev (progeni test) in zbiranjem informacij o poreklu 
(Ferčej in sod., 1989). Pomanjkljivost take selekcije je, da lahko oceno PV dobimo šele, ko 
je žival že precej stara. Pri športni konjih to pomeni, da imajo zanesljive PV konji takrat, ko 
njihovi potomci že tekmujejo. 
 
3 GENOMSKA SELEKCIJA 
 
V začetku 90. let so rejci uporabljali tehnologijo genetskih markerjev (MAS, ang. Marker 
Assisted Selection). Pri izvajanju MAS tehnologije je potrebno predhodno znanje o alelih 
oziroma markerjih, ki so povezani z iskanimi lastnostmi pri posameznih populacijah. MAS 
nam le delno pojasni genetske razlike med posameznimi osebki. Z razvojem genomskih 
informacij lahko pregledujemo celoten genom in ne le specifičnih regij, z uporabo ugodnih 
in cenovno dostopnih SNP čipov. Sorodstvene povezave niso več potrebne za razložitev 
določenih lastnosti pri posameznikih, saj z velikim naborom SNP, prepoznamo posamezne 
osebke, ki si delijo identične kromosomske fragmente (Eggen, 2012). 
 
Hiter razvoj genomike je omogočil razvoj novih metod za izboljšanje vzreje domačih živali. 
Eden od ključnih dejavnikov, ki so vplivali na razvoj je bilo znižanje cene genotipizacije. 
Tako so lahko genotipizirali celotne genome več vrst domačih živali, primerjave sekvenc 
posameznikov različnih vrst pa so omogočile razvoj genetskih označevalcev oziroma SNP. 
Še en tehnološki preboj, ki je omogočil velik napredek, je bil razvoj DNK array tehnologije, 
ki omogoča študije celotnega genoma za več sto tisoč SNP označevalcev za ceno le nekaj 
sto evrov, kar bi bilo z uporabo mikrosatelitov nemogoče. Uporaba genomskih SNP čipov 
omogoča prepoznavanje mutacij, ki vplivajo na genetske variacije pri enostavnih in 
kompleksnih lastnostih ter pospešuje odkritja novih genskih regij in specifičnih genov 
(Eggen, 2012). 
 
3.1 PRINCIP GENOMSKE SELEKCIJE  
 
Tehnologija genomske selekcije temelji na ideji, da bi lahko informacije, ki jih dobimo z 
velikim številom označevalcev, uporabili za napoved ocen genomske plemenske vrednosti 
brez natančnega znanja o lokaciji specifičnih genov v genomu. Ta oblika selekcije je postala 
mogoča zaradi odkritja večjega števila polimorfizmov na enem nukleotidu. (ang. SNP- 
single nucleotid polymorphisem). Ti so bili odkriti s pomočjo sekvenciranja genoma. Z 
uporabo več tisoč SNP označevalcev, pričakujemo vezavo vsaj enega SNP blizu izbranega 
gena ali DNK fragmenta, ki nas zanima. Pri izvedbi postopka je potrebno zagotoviti 
reprezentativen vzorec oziroma ustrezno referenčno populacijo živali. Živali iz referenčne 
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populacije morajo imeti visoko točnost ocen (klasičnih) plemenskih vrednosti za lastnosti, 
ki nas zanimajo in informacije o genomu. Za pridobitev informacij s pomočjo SNP čipa je 
potreben vzorec tkiva živali. Vzorec lahko predstavlja dlačni mešiček, seme, bris nosne 
sluznice ali košček ušesnega hrustanca. V laboratoriju se nato iz vzorca tkiva izolira DNK 
in s pomočjo SNP čipa pridobi genomske informacije. Dobljeni rezultati nam služijo za 
ocenjevanje statističnih povezav vsakega SNP s preučevano lastnostjo. Na tak način dobimo 
enačbo, ki nam služi za izračun ocene genomske plemenske vrednosti. S pomočjo 
pridobljene enačbe lahko pri osebkih, ki so premladi, da bi jim lahko izračunali klasično 
plemensko vrednost, izračunamo oceno genomske plemenske vrednosti na podlagi njihovih 
genotipov (slika 1). Natančnost ocene plemenske vrednosti je odvisna od velikosti 
populacije in dednostnega deleža (Eggen, 2012). 
 
3.2 UVEDBA GENOMSKE SELEKCIJE 
 
Genomska selekcija temelji na že obstoječih rejskih programih. Tako je zbiranje in hranjenje 
informacij o rodovniku in fenotipskih lastnostih še vedno pomembna in uveljavljena praksa 
rejcev, katerih cilj je vzreja proizvodnih in zdravih živali. Genomska selekcija predstavlja 
nadgradnjo na področju selekcije živali. Točnost napovedi ocen genomske plemenske 
vrednosti za različne lastnosti je nižja (do okoli 75 %), kot pri klasični metodi selekcije (do 
okoli 99 %) (Schaeffer, 2006). Velika prednost uporabe sodobnejše tehnologije je v 
skrajšanju generacijskega intervala, lažji selekciji na obeh spolih, bolj intenzivni selekciji na 
lastnosti, ki imajo nizko hertabiliteto in cenovni dostopnosti. Le to so eni izmed razlogov za 
globalno razširitev genomske selekcije. Za razliko od MAS nam tehnologija genomske 




Slika 1: Poenostavljena genomska selekcijska shema (Eggen, 2012). 
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Veliko svetovnih rejskih organizacij stremi k izboljšanju lastnosti športnih toplokrvnih konj. 
Pri reji domačih živali predvsem pri govedu je prišlo do velikega porasta uporabe semena 
plemenskih bikov. S povečanjem trgovanja s semenom plemenskih bikov se je pojavila 
težava. Kako rangirati oz. primerjati plemenske bike iz različnih držav, kjer se uporabljajo 
različne metode ocenjevanja in imajo različne rejske cilje. Poleg tega se genetski napredek 
med državami razlikuje, različni so tudi načini reje (Reents, 2007 cit. po Ule, 2016). V ta 
namen je bila ustanovljena neprofitna organizacija Interbull, katere želja in cilj je vzpostaviti 
svetovno mrežo za izmenjavo genetskih informacij in storitev na področju selekcije. 
Organizacija deluje kod stalni podkomite ICAR-ja mednarodnega komiteja za kontrolo 
proizvodnje (ang. International Committee for Animal Recording). Zaradi odlično delujoče 
mednarodne mreže in splošne uporabe mednarodnih PV v rejskih programih številnih 
govedorejsko razvitih državah, je bilo vprašanje ali je možen tak projekt izvesti tudi za 
športne konje. Tako je bila leta 1998 ustanovljena neprofitna organizacija Interstallion. 
Ustanovljena je bila s strani ICAR, evropskega združenja za živinorejo (ang. European 
asociation for animal production- EAAP) in svetovne rejske federacije za toplokrvne konje 
(ang. world breeding federation for sport horses- WBFSH) (Bruns in sod., 2004). Za začetek 
so želeli pregled nad vsemi obstoječimi rejskimi programi. V ta namen so leta 1999, 44 
izbranim evropskim rejskim organizacijam (ki so bile hkrati tudi članice WBFSH) poslali 
vprašalnik o populacijski statistiki, rejskih ciljih in načrtih, metodah spremljanja lastnosti in 
ocenjevanja PV. Rezultati so potrdili, da je informacij o posameznih rejskih programih malo 
oziroma so te težko dostopne. Poznavanje variabilnosti in podobnosti med različnimi 
rejskimi programi je zelo pomembno za rejce, saj si ti tako lažje interpretirajo rezultate ocen 
ter za razumevanje genetskih rezultatov plemenskih žrebcev iz tujih držav (Koenen, 2002). 
Tako si je organizacija zadala več ciljev, s katerimi bi pripomogla k izboljšanju razmer (KU 
Leuven, 2013): 
 
- opis rejskih ciljev, testnih procedur in postopkov ocenjevanja PV za rejske organizacije 
toplokrvnih konj v standardiziranem formatu 
- predlagati izboljšave nacionalnih genetskih sistemov ocenjevanja  
- raziskovati in preučevati metode s katerimi lahko primerjamo rezultate genetskih ocen 
med državami oz. o možnosti poenotenja ocenjevanja PV 
 
5 UPORABA GENOMSKIH INFORMACIJ PRI SELEKCIJI KONJ 
 
K razvoju tehnologije genomskih informacij na področju selekcije konj je prišlo leta 2007 s 
sekvenciranjem konjskega genoma, ko je le ta postal javno dostopen. Podatke opravljene 
raziskave so objavili v dveh sklopih. Prvi sekvenciran konjski genom so objavili leta 2007 
in ga poimenovali EquCab1.0, kasneje leta 2009 pa so objavili še drugo verzijo EquCab2.0. 
Cilj projekta je bilo zagotoviti nove možnosti pri raziskavah konjskega genoma (Wade in 
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sod., 2009 cit. po Stock in sod., 2016) ter razumeti bolezni, ki se pojavljajo pri konjih. Hkrati 
je bil namen razviti veliko število SNP markerjev na osnovi več pasem konj (ahaltekinec, 
andaluzijec, arabski polnokrvni konj, islandski konj, quarter konj, kasač in angleški 
polnokrvni konj), kar bi omogočilo mapiranje genetskih lastnosti pri različnih populacijah 
konj (Broad Institute, 2018) . 
 
Pri sekvenciranju genoma z EquCab2.0 so uporabili 50.000 čipov s 54.000 SNP označevalci, 
kasneje so postopek nadomestili z uporabo 70.000 čipov, da bi povečali zaznavo genetskih 
varianc med več pasmami konj (McCue in sod., 2012 cit. po Stock in sod., 2016). Pri 
zahtevnejših genomskih študijah so v uporabi označevalci s 670.000 SNP-ji, vendar zaradi 
visoke cene niso v uporabi za obsežnejše raziskave (Perez-Enciso in sod., 2015 cit. po Stock 
in sod., 2016). Cena genotipizacije je torej odvisna predvsem od števila SNP označevalcev 
na čipu in števila živali, ki jih bomo genotipizirali. Pri uporabi 60.000 SNP označevalcev 
znaša cena genotipizacije okoli 60 EUR. Ceni je potrebno prišteti tudi ceno izolacije 
molekule DNK, stroške jemanja vzorca in obdelave podatkov. Potrebno je izpostaviti, da je 
bolj pomembno genotipizirati več živali z manj označevalci kot manj živali z več 
označevalci (Potočnik in sod., 2016). Identifikacija posameznih regij v genomu je 
pomembna za boljše razumevanje biologije in kompleksnih lastnosti, kar pripomore k večji 
zanesljivosti napovedi genomskih PV (Stock in sod., 2016).  
 
Zaradi dolgega generacijskega intervala pri konjih, ta v povprečju znaša med 9 in 11 let, 
imajo ocene PV pri konjih omejeno uporabo. Na splošno je selekcija konj omejena saj 
informacije pomembnih lastnosti nastopijo relativno pozno, ko konji dosežejo starost 9 – 10 
let. Takrat dobi žival oceno plemenske vrednosti na lastnih podatkih (in sorodnikih), ki ima 
praviloma majhno točnost. Prve potomce pa ima taka žival pri cca. 4 letih, torej zanesljivo 
oceno PV (progeni test) lahko pričakujemo v starosti cca. 8 do 12 let, ko že ima potomce, ki 
so bili ocenjeni. Postopek klasične selekcije pri konjih je tako precej zamuden, saj so konji 
s pridobljenimi ocenami plemenskih vrednosti že prestari. Pri genetskem napredku je namreč 
povprečna PV mlajših živali večja od povprečja starejše generacije. Omejitev pri selekciji 
konj predstavljajo tudi majhne populacije. Zaradi majhnosti populacij se pojavljajo težave s 
parjenjem v sorodstvu, potrebno je vzdrževati zadostno število plemenjakov in ohranjati 
genetsko pestrost (Stock in sod., 2016). 
 
Z razvojem in uporabo genomskih informacij je poznavanje zlasti gospodarsko pomembnih 
lastnosti in njihovega vpliva čedalje bolj pomemben. Vedno več študij se ukvarja s 
preučevanjem in iskanjem genov oziroma QTL regij, ki vplivajo na izražanje določenih 
lastnosti. V preglednici 1 so prikazane lastnosti in njihove lokacije na kromosomih in bližino 
genov, kjer se nahajajo. 
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Preglednica 1 : Primeri lastnosti, ki vplivajo na tekmovalne dosežke dirkalnih ali jahalnih konj in njihovih 
domnevnih lokacij na genih (prirejeno po Stock in sod., 2016) 
Lastnost Kromosom Gen ali QTL regija 
Sposobnost šprinta ECA18 MSTN 1 
Galopska tekmovanja ECA4 PDK4 2 
Gibanje, kakovost hodov, 
nastop v kasu (koordinacija 
okončin) 
ECA23 DMRT3 3 
Sposobnosti skakanja ECA1 blizu PAPSS2 (verjetno  
blizu NRAP) 4 
 ECA3 verjetno blizu QTL 
 ECA8 blizu MYL2 
 ECA9 blizu TRHR 
 ECA11 blizu TBX4 
 ECA17 verjetno blizu QTL 
 ECA26 blizu GABPA 
Preskakovanje ovir ECA 1 blizu RYR2 5 
1 Binns in sod., 2010; Hill in sod., 2010a; Petersen in sod.,2013; 2 Hill in sod., 2010b; 3 Andersson in sod., 2012; 
Petersen in sod., 2013; Promerová in sod., 2014; Kristjansson in sod., 2014, Jäderkvist in sod., 2015; Ricard, 
2015; 4  Schröder in sod., 2011; 5 Brard in Ricard, 2015 
 
5.1 GENOMSKA SELEKCIJA NA KVANTITATIVNE LASTNOSTI 
 
Kvantitativne lastnosti so najpogostejše ekonomsko preučevane lastnosti. Na kvantitativne 
lastnosti vpliva večje število genov (vpliv vsakega je relativno majhen) in okolje. V sklop 
kvantitativnih lastnosti spadajo lastnosti, ki vplivajo na tekmovalne dosežke. To so predvsem 
sposobnost skoka, ki je pomembna lastnost na tekmovanjih v preskakovanju ovir, hitrost na 
galopskih tekmovanjih in mnogo drugih (McCall, 2012). Genomska selekcija preučevana na 
kvantitativne lastnosti, kot jo poznamo pri govedu, se pri konjih še ni uveljavila, saj še niso 
uspeli sestaviti referenčne populacije. 
 
5.1.1 Primer: višina vihra 
 
Višina vihra je dober primer kvantitativne lastnosti. Je pomemben kriterij za primerjavo 
različnih pasem konj v samem izgledu ter funkciji in je ključnega pomena za klasifikacijo 
konj. Ti variirajo od zelo majhnih (miniaturnih) do visokih konj (hladnokrvni konji). Za rejce 
je višina pomemben dejavnik, ki vpliva na zaželenost, funkcijo in tekmovalne dosežke. Po 
navadi se večje živali v določenih tekmovanjih bolje odrežejo. Zaradi selekcije na specifične 
funkcije so posamezne pasme razvile različne skeletno-morfološke tipe. Vendar pa genetika 
nima celotnega vpliva na dedovanje višine. Ocenjeno je, da se višina znotraj različnih pasem 
deduje z deležem med 25 in 88 %, na preostali delež pa vpliva okolje. Variabilnost fenotipa 
je rezultat genetskih in okoliških variabilnosti (Bailey, 2014).  
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Na tako kompleksno lastnost kot je višina konja vpliva veliko genov. Geni pripomorejo k 
fenotipu z različnimi načini. Nekateri geni imajo dominantne ali recesivne alele, drugi 
delujejo skupaj z ostalimi geni ali okoljem, njihov vpliv se sešteva. Pri teh vsak alel prispeva 
k fenotipu. Če nek alel na lokusu (A) poveča višino za 0,1 cm, potem dve kopiji istega alela 
povečata višino za 0,2 cm. V primeru, da ima naslednji lokus enak gen tudi ta prispeva k 
efektu genov na lokusu A. Tako je razlika v višini vihra pri različnih konjih vsota vpliva 
alelov na hipotetičnih lokusih, ki vplivajo na višino (Bailey, 2014).  
 
Velikokrat je težko določiti in prepoznati gene, ki vplivajo na variabilnost fenotipov za 
različne lastnosti. Pogosto se lahko zgodi, da so ti geni zelo blizu skupaj na kromosomu. 
Prepoznavanje in ločevanje je tako še dodatno oteženo. Tako raziskovalci namesto 
posameznih genov oziroma alelov iščejo regije na kromosomih, za katere domnevajo da 
sodelujejo pri vplivu na določeno lastnost. To jim omogoča QTL analiza. Gre za statistično 
metodo s pomočjo katere povežemo dva tipa informacij: fenotipske in genotipske podatke, 
da bi lažje razložili genetsko osnovo variance pri kompleksnih lastnostih (Falconer in 
Mackay, 1996 cit. po Miles in Wayne, 2008; Kearsey, 1998 cit. po Miles in Wayne, 2008; 
Lynch in Walsh, 1998 cit. po Miles in Wayne, 2008). Analiza omogoča raziskovalcem, da 
kompleksne fenotipe povežejo z specifičnimi regijami kromosomov. Cilj tega procesa je 
prepoznati delovanje, interakcijo, lokacijo ter število teh regij (Miles in Wayne, 2008).  
 
Pri preučevanju višine vihra pri konjih so Signer-Hasler in sod. (2012) odkrili QTL regije na 
kromosomih ECA3 in ECA9, ki sta povezani z višino vihra, konformacijo nog, ventralnim 
robom spodnje čeljustnice, korektnostjo gibanja, obliko glave, dolžino križa in hrbta. Višina 
vihra  je negativno genetsko korelirana z obliko glave, ventralnim robom spodnje čeljustnice, 
konformacijo nog in korektnostjo gibanja ter pozitivno korelirana z dolžino križa in hrbta. 
Trdimo lahko, da lastnosti sledijo določenim razmerjem. Tako imajo višji konji daljši hrbet 
in križ v primerjavi z manjšimi konji (Signer-Hasler in sod., 2012).  
 
5.2 GENOMSKA SELEKCIJA NA KVALITATIVNE LASTNOSTI 
 
Na kvalitativne oz. mendelske lastnosti vpliva eden ali nekaj genov, ne pa tudi okolje. Zato 
je selekcija na te lastnosti dokaj preprosta in se izvaja samo v primeru, da je lastnost 
gospodarsko pomembna. Primeri mendelskih lastnosti so krvne skupine (A, B, AB, 0), 
recesivne dedne napake, barva dlake, … (McCall, 2012).  
 
5.2.1 Primer: osteohondroza 
 
Osteohondroza ali odkrušek (artrolit) je najpogostejša ortopedska bolezen pri konjih. 
Najpogosteje se pojavi v biceljnem, skočnem ali kolenskem sklepu, vendar tudi v 
komolčnem, ramenskem sklepu ter v vratnem delu hrbtenice (Rüsbüldt, 2009). Bolezen je 
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posledica motnje v endohondralni osifikaciji, kar privede do nenormalne pretvorbe 
hrustanca v kostno tkivo (Rooney, 1979 cit. po Distl, 2013; Trotter in Mcllwraith, 1981 cit. 
po Distl, 2013; Jeffcott, 1996 cit. po Distl, 2013; Van de Lest in sod., 1999 cit. po Distl, 
2013). Bolezen se pogosteje pojavi pri mladih konjih delno tudi zaradi pomanjkanja gibanja 
(Rüsbüldt, 2009). Konji z osteohondrozo imajo visoko tveganje za ortopedske probleme 
kasneje v življenju. 
 
Ocene genetske predispozicije konja za osteohondrozo se izvajajo na KWPN konjih. Ta 
ocena prikaže genetsko predispozicijo konja k nagnjenosti k nastanku ortopedskih poškodb. 
Testiranje se izvede z odvzemom tkiva in analizo genoma (SNP čip). Rezultati genetskega 
testiranja so trikrat bolj zanesljivi kot rentgensko slikanje okončin. Prednost uporabe 
genomskih informacij je, da lahko iz reje predčasno izločimo živali, ki so prenašalci bolezni. 
Hkrati lahko testiramo mlade živali, ki še ne kažejo znakov bolezni vendar imajo vse 
genetske predispozicije za njen nadaljnji razvoj. Ta informacija je tako poznana štiri leta 
prej, kot pri oceni pridobljeni s spremljanjem potomstva. Za rejsko industrijo predstavlja 
tehnologija genomskih informacij veliko prednost saj je oceno genomske plemenske 
vrednosti za osteohondrozo možno izračunati že v zelo zgodnji starosti preučevane živali, 
prav tako je to možno za plemenske žrebce in kobile (KWPN, 2018).  
 
5.2.2 Primer: DMRT3 mutacija 
 
DMRT3 mutacija omogoča konju vzdrževati zadostno hitrost v kasu in možnost izvajanja 
lateralnih hodov. Visoka frekvenca DMRT3 mutiranega alela (A) je bilo moč zaslediti pri 
več hodnih in kasaških konjih, medtem ko so bili ostali konji homozigoti za divji tip alel (C). 
Mutacija se pojavi pri več-hodnih konjih in je znana zlasti pri islandskih konjih, kasačih, 
paso fino, tennessee walking konjih in finnhorse (Kristjansson in sod., 2014). 
 
Islandske konje klasificiramo po sposobnosti gibanja. Nekateri konji so štiri-hodni, kar 
pomeni da premorejo štiri različne vzorce gibanja. Ti konji poleg koraka, kasa in galopa 
premorejo tudi tölt. Pet-hodni islandski konji, pa poleg vseh predhodnih gibov premorejo še 
dodatni hod pas. Večina štiri-hodnih konj je heterozigotov CA ali homozigotov CC, medtem 
ko so pet-hodni konji zaradi mutacije v DMRT3 genu homozigoti AA (Andersson in sod., 
2012; Kristjansson in sod., 2014; Jäderkvist in sod., 2015). Pri konjih divjega tipa alela (CC) 
je bilo opaziti težjo učljivost tölta, vendar ne smemo zanemariti dejstva, da so se tudi ti konji 
sposobni naučiti omenjenega hoda. Nekaj CC konj je znanih kot tri-hodnih. Konji z alelno 
varianto AA naj bi bili pet-hodni vendar tudi tukaj se lahko zgodi, da nekateri ne zmorejo 
izvesti pasa, zaradi različnih vplivov okolja (Andersson in sod., 2012; Promerová in sod., 
2014). DMRT3 gen vpliva na kakovost in sposobnost učenja tölta in na konjevo izbiro 
katerega hoda se bo poslužil na pašniku ali pod sedlom (Jäderkvist in sod., 2015).  
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Ameriški kasači so pasma konj namenjena za kasaški šport. Konji so skozi večstoletno 
selekcijo razvili sposobnost izjemno hitrega teka v kasu (Thiruvenkadan in sod., 2009). 
Mutacija v DMRT3 genu vpliva na sposobnost čistega, dobro sinhroniziranega kasa pri 
visoki hitrosti (Andersson in sod., 2012). Večina kasačev, ki je homozigotov AA so 
sposobnost dobrega sinhroniziranega kasa ohranili in frekvenca mutantnega alela je stalna 
že zadnjih 60 let (Andersson in sod., 2012; Jäderkvist in sod., 2014; Promerová in sod., 
2014). DMRT3 mutacija omogoča konju, da se lahko pri visoki hitrosti premika v kasu in 
pasu, ne da bi pri tem prešel v galop. Homozigoti AA dosegajo v povprečju boljše 
tekmovalne rezultate, višje zaslužke ter višjo plemensko vrednost kot CA in CC konji 
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Uporaba genomskih informacij predstavlja nove mejnike na področju reje in selekcije 
športnih konj. Genomska selekcija omogoča odkrivanje živali, ki prenašajo »skrite« 
genetske napake, od katerih jih danes samo peščico odkrivamo z zamudnimi analizami. 
Selekcija konj je v splošnem otežena, saj so generacijski intervali pri konjih dolgi in 
zanesljive ocene plemenskih vrednosti pridobimo v konjevi visoki starosti.  
 
Genomska selekcija se je dodobra vpeljala v rejske programe pomembnih govedorejsko 
razvitih držav. Nova tehnologija je navdušila tudi slovenske rejce govedi in omogočila velik 
napredek v reji in selekciji goveda. S pomočjo neprofitne organizacije Interbull je rejcem na 
voljo semenski material elitnih bikov iz različnih držav, ki imajo zanesljive ocene tako 
klasičnih kot genomskih plemenskih vrednosti. Rejci s striktnim selekcijskim delom uspešno 
vzdržujejo genetsko pestrost svojih čred in dosegajo genetski napredek pri gospodarsko 
pomembnih lastnostih. Tako se postavlja vprašanje ali je tak princip selekcije možen tudi na 
področju konjereje. Ustanovitev projekta Interstallion, ki temelji na enakem principu kot 
projekt Interbull (mednarodna primerjava PV) je bila leta 1998, vendar vse do danes velikega 
preboja in zanimanja rejcev ni doživel. Velik problem je predvsem v nezainteresiranosti 
svetovnih rejskih organizacij k pristopu do projekta. Gonilne sile projekta Interstallion so 
Danska, Belgija, Norveška in Švedska, velika promocija pa bi bila vključitev Nemčije, kot 
ene od evropsko najrazvitejših konjeniških držav.  
 
Za preučevanje bolezenskih stanj se je uporaba genomskih informacij uspešno vpeljuje tudi 
v selekcijo konj. Odličen primer take lastnosti je osteohondroza, kot gospodarsko 
najpomembnejša ortopedska bolezen pri konjih. Nekoliko težje se metoda uvaja na 
preučevanje lastnosti na katere vpliva večje število genov, to so npr. lastnosti skoka ali 
hitrost na galopskih tekmovanjih. Problem je zlasti v vzpostavitvi dovolj velike in referenčne 
populacije za določeno populacijo konj. Svetovna populacija konj je neprimerljiva z 
populacijo govedi. Zato je v primeru genomske selekcije konj neobhodno medsebojno 
povezovanje rejskih organizacij s podobnimi rejskimi cilji.  
 
Profesionala reja konj v Sloveniji je v zatonu. Le malo je rejcev športnih konj, ki vzrejajo 
konje za preskakovanje ovir ali dresuro. Med dirkalnimi konji imamo nekaj rejcev, ki 
vzrejajo kasaške konje, konji za galopske dirke pa so v Sloveniji redkost. Prevladujejo rejci 
slovenskih avtohtonih pasem, vendar so reje tako majhne, da vzpostavitev referenčne 
populacije ni mogoča. Tako so za slovenske rejce konj od genomske selekcije uporabne le 
možnosti preverjanja starševstva in boljšega nadzora oz. preprečevanje parjenja v sorodstvu 
ter selekcija na monogenske lastnosti- značilnosti. Tudi v tujih populacijah genomska 
selekcija na kvantitativne lastnosti ni mogoča brez povezovanja med rejskimi 
organizacijami, ki bi omogočila izgradnjo dovolj velike referenčne populacije.  Za slovenske 
rejce toplokrvnih športnih konj obstaja možnost v okviru Interstallion projekta, ki pa v rutini 
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še ni zaživel. Pri reji kasaških konj je potrebno združevanje oziroma sodelovanje med 
rejskimi populacijami. Vsekakor pa je v Sloveniji možnost za izboljšanje selekcije tudi 
uvajanje odbire na osnovi klasične PV, na podlagi katere pa se bo kasneje lahko vpeljal 
genomski obračun PV. 
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